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摘要 : 唐 古 特大 黄 ( Rheum ianguticum) 是 中 国 传统 的 中 藏 药材 , 近 几 年 由 于 生境 的 严重 破坏 ,已 濒临 灭 约 \ 并 被 列 人 濒危 植物 名 
单 。 为 了 探索 唐 古 特 大 黄 物种 濒危 的 原因 并 保护 其 野生 资源 ,本 研究 采集 了 9 个 居 群 87 个 个 体 的 唐 吉 特 大 黄 样 本 ,基于 该 物 
种 的 叶绿体 基因 trnS-G 序列 对 其 进行 了 遗传 多 样 性 研究 。 结 果 表 明 , 唐 古 特大 黄 物种 具有 较 高 的 遗传 多 样 性 水 平 ( 玉 = 
0.694) ,其 中 95.9796 的 遗传 分 化 来 自 于 居 群 间 (Cw = 0.960) ,4.03% ARAE AMAER ELT JH] (Hs 50.028) 。AMOVA 分 析 也 显 
示 唐 古 特大 黄 居 群 间 基 因 流 较 小 ( N, = 0.01) ,存在 较 高 的 遗传 分 化 (Fwr = 0.968 玖 。 唐 古 特 大 黄 较 喜 的 遗传 多 样 性 水 平 可 能 与 
该 物种 较 长 的 进化 史 和 生活 史 有 关 , 居 和 群 间 较 高 的 遗传 分 化 可 能 与 高 山地 区 特殊 的 地 理 环 境 和 人 类 活动 有 关 。 根 据 研 究 结果 ， 
建议 对 唐 古 特 大 黄 所 有 野生 居 群 进行 就 地 保护 ,同时 收集 种 质 资源 开展 异地 繁殖 王 作 ,以 保护 物种 的 遗传 多 样 性 ,维持 其 进化 
潜力 。 
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Abstract; Rheum tanguticum ( Polygonaceae) , an endangered traditional Chinese and Tibetan medicines, is distributed in 
the Tibetan Plateau. To investigate endangered reasons and protect the wild resources, we collected 87 individuals fromnine 
populations of R. tanguticum, and estimated the genetic diversity of this speciesbased on the cpDNAtrnS-G region. The 
results showed that there, was, high genetic diversity within this species. The length of the total trnS-G region of the 87 
individuals ranged from 944 to 954bp, and covered 965 nucleotide positions after being aligned. Variations were detected in 
23 nucleotides, including 13 nucleotide substitutions and 10 indel sites. On the basis of these nucleotide mutations, a total 
of four nucleotide. haplotypes ( H1—H4) were identified. The development of a parsimony network showed that the four 
haplotypes made up a' shallow star genetic tree. Haplotypes H1, H2, and H4 were located at the tips of the network, 
répresenting recent haplotypes.Haplotype H3 and three missing haplotypes were in the center of the star network. Moreover, 
since haplotype H3 had the highest frequency, it was identified as an ancestral haplotype.The total diversity ( Ht) among 
the/individuals collected was 0. 694, indicating a high genetic diversity. In addition, a high level of population 
differentiation was observed (Cs = 0.960) , as determined by PERMUT analysis, showing 95.9796 genetic differentiation 


between populations, whereas the remainder of the total genetic variation (4.0396) was attributed to within-population 
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diversity ( Hs— 0.028). AMOVA analysis ( F, = 0.9631) also indicated that the genetic diversity among populations was 
greater than that within populations. The value for gene flow was fairly low ( N,, — 0.01) , indicating a limited gene flow 
between populations, which is consistent with the findings of PERMUT and AMOVA analysis. The NJ tree of populations 
based on genetic distance revealed three supported groups. However, populations with close geographic distance did not 
cluster together, indicating that there was no direct relationship between the geographic distances and genetic distances of 
the nine populations, which was confirmed by the Mantel test(r= 0.2461, p = 0.2060). The high genetic diversity of.the 
examined populations is probably associated with the long evolutionary history and life history of R.tanguticum. The- large 
genetic differentiation between populations might be related tothe alpine geographical environment and human activity. 
Therefore, we suggest that more wild populations with high genetic diversity should be protected by an in-situ conservation 
program at sites distant from human activity. We also recommend the collection and conservation of seeds. from. populations 
with rich genetic diversity for the ex-situ conservation of genetic stocks and their propagation. These conservation measures 
will certainly provide the basic resources required to increase the number of populations of this species and extend its range 


of distribution. 


Key Words: Rheum tanguticum; trnS-G region; genetic diversity; gene flow 


青藏 高 原 是 世界 上 海拔 最 高 .面积 最 大 的 高 原 , 具 有 丰富 的 物种 多 样 性 ,是 全 球 25 个 生态 热点 之 一 ,有 超 
过 12000 种 植物 生长 在 青藏 高 原 及 其 邻近 地 区 '"。 由 于 高 海拔 和 干 晶 等 极端 环境 的 存在 ,导致 该 地 区 生态 
系统 对 环境 变化 及 人 类 活动 非常 敏感 趾 ,已 有 1000 多 种 植物 被 列 为 濒危 物种 ” 。 过 去 ,青藏 高 原 地 区 居民 
依靠 野生 植物 资源 获得 收入 ,导致 野生 资源 过 分 采 控 , 峙 和 环境 恶劣 ,致使 这 些 物种 很 难 恢复 ,从 而 引起 一 系 
列 生 态 问题 。 

Fir BEX BE (Rheum tanguticum Maxim. ex Balf. ) J& f. ( Polygonaceae ) 大 黄 属 植物 , 主要 分 布 在 青藏 高 原 
地 区 ,其 根 入 药 ,具有 通 便 \ 抗 炎 等 功效 ,是 传统 的 电 藏 药材 。 由 于 青藏 高 原 地 区 的 野生 资源 品质 较 高 ,出 
口 到 日 本 .韩国 和 其 他 地 区 :9 。 近 几 年 由 于 经 济 利益 的 驱使 导致 人 类 过 度 采 挖 , 使 得 唐 古 特 大 黄 野 生 分 布 区 
急剧 减少 ,因而 被 列 人 濒危 物种 名 单 尖 B 

根据 实地 调查 ,发 现 大 黄 野 生 资 源 已 经 非常 稀少 ,对 其 野生 居 群 的 保护 迫在眉睫 。 居 群 遗 传 多 样 性 研究 
对 濒危 物种 的 保护 具有 重要 意义 ,相关 研究 工作 也 已 逐步 开展 ,如 Chen 等 中 Hu A5 I Wang 55/74) 
别 利 用 SSR 、ISSR 和 基因 片段 trn L-F 对 唐 古 特大 黄 进 行 了 遗传 多 样 性 的 分 析 ,迄今 为 止 ,尚未 见 利 用 trnS-G 
序列 研究 其 遗传 多 样 性 的 报道 。 叶 绿 体 基 因 片 段 trnS-G 序列 因 其 具有 较 快 的 进化 速率 和 较 高 的 遗传 变异 等 
特点 ,已 被 广泛 应 用 到 物种 遗传 多 样 性 和 种 内 种 间 基 因 交 流 的 研究 中 。 因 此 ,研究 选择 trnS-G 序列 对 唐 
古 特大 黄 物种 多 样 性 水 平 及 居 群 间 的 基因 流 进 行 了 研究 。 本 研究 重点 探讨 以 下 问题 :1) 唐 古 特 大 黄 的 遗传 
多 样 性 水 次 ;2 ) 唐 古 特 大 黄 居 群 的 遗传 结构 ;3 ) 通 过 多 样 性 水 平 调查 ,为 该 物种 的 遗传 保护 提出 合理 建议 。 


1 材料 与 方法 


1.1 实验 材料 

本 人 研究 采用 了 唐 古 特大 黄 9 个 居 群 87 个 样本 ,所 有 样本 均 分 布 在 青藏 高 原 地 区 (图 1) ,采样 地 点 基本 履 
盖 唐 古 特大 黄 现存 野生 居 群 的 分 布地 区 ,样本 信息 见 表 1。 采 样 时 ,样本 间隔 根据 居 群 大 小 确定 在 3 一 Sm 之 
间 ,采集 的 叶片 用 硅胶 干燥 后 保存 备用 。 
1.2 DNA 提取 , 扩 增 及 测序 

采用 改良 的 CTAB 法 : 习 从 干燥 的 唐 古 特大 黄 叶片 中 提取 基因 组 DNA。 利 用 Hamilton 设计 的 ‘S”(5”- 
GCCGCTTTAGTCCACTCAGC-3') fll * G^ (5'-GAACGAATCACACTTTTACCAC-3/) 5| fiitfg PCR 扩 增 , 扩 增 体 
系 为 :25 uL 体系 ,包括 40 ng 模板 DNA ,17.5 uL 无 菌 水 ,2.5 uL 10xTaq 酶 缓冲 液 ,0.5 pL 10 mmol/L dNTPs ,5 
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umol/L 引物 各 1.25 pL,1 U DNA Taq 酶 。 扩 增 程序 为 :94 C 预 变性 4.0 min;94 % 变性 1.0 min ,51% 退火 50 
s,72 % 延伸 1.75 min ,循环 38 次 ;最 后 72 "C 延伸 8 min。PCR 产物 用 1.0% 的 琼脂 糖 凝 胶 进行 电泳 检测 ,采用 
纯化 试剂 盒 进行 纯化 ( 购 自 上 海 生 工 ) ,然后 送 至 北京 六 合 华 大 基因 公司 进行 核 昔 酸 序列 分 析 。 
1.3 数据 分 析 90° 100*E 
用 Clustal X £k fF" 进行 序列 比 对 并 进行 手工 校正 。 
在 进行 单 倍 型 分 析 时 ,插入 缺失 和 碱 基 蔡 换 作 相同 处 理 。 
利用 DnaSP5.1 软件 ' 国 计算 居 群 的 单 倍 型 多 态 性 ( Hd) 、 核 4 
TERR AES E (pi) 和 物种 水 平 居 群 间 的 平均 基因 流 (N, )。 
采用 PERMUT 软件 "1 计算 居 群 内 平均 遗传 多 样 性 (Hs)、 
A [o L RE TE (Hi) 和 居 群 遗传 分 化 系数 (G5)。 应 用 
Arlequin3.1 软件 进行 分 子 变 异 分 析 ( AMOVA) [20] ,并 进行 
1000 次 随机 抽样 的 显著 性 检验 。 采 用 TFPGA 软件 对 遗传 
-一 ”距离 矩阵 和 地 理 距离 矩阵 进行 mantel 检测 ,并 进行 1000 
次 随机 置换 的 显著 性 检验 。 另 外 ,采用 MEGA 6.0 的 邻接 
法 NJCNeighbor-Joining) 进行 聚 类 分 析 ,建立 无 根系 统 发 育 
H, RIH NETWORK 4.6.1 软件 :1 中 的 中 点 连接 法 进 
加 行 种 内 谱系 的 单 倍 型 网 络 分 析 ,并 用 淹 祖 理论 来 推测 单 倍 
— ”型 间 的 亲缘 关系 。 


o2 结果 
2.1 CpDNA 序列 变异 和 单 倍 型 分 布 
87 个 样本 获得 的 trnS-G 序列 长 度 在 944—954. bp 之 1 唐 古 特大 黄 样本 分 布 图 

间 , 校正 后 总 长 度 为 965 bp, 2 共 检 测 到 23 核 TERRAE 异 位 Fig.1 The samples distributions of R. tanguticum 

点 ,其 中 10 个 是 碱 基 缺 失 或 插 和 人 造成 的 帘 变 位 点 ,13 个 为 

核 背 酸 置换 位 点 ( 表 2) 。 

表 1 用 于 实验 的 珊瑚 菜 材 料及 其 来 源 
Table 1 Profiles of sampling populations 
居 群 采样 地 点 经 度 纬度 样本 数 
Population Locality Longitude( E) Latitude( N) Sample No. 
Popl 青海 班 玛 100.93。 32.65° 13 
Pop2 青海 达 日 100.43° 33.30° 9 
Pop3 青海 玛 沁 100.24° 34.80° 8 
Pop4 西藏 昌都 97.29° 30.69° 7 
Pop5 青海 甘 德 99.81° 33.80° 14 
Pop6 青海 河南 101.19? 34.52? 9 
Pop7 青海 泽 库 101.49? 35.05? 8 
Pop8 四 川 理 塘 100.35° 30.03° 15 
Pop9 TRK GF 96.51° 31.24° 4 
合计 Total 87 


于 这 些 核酸 突变 ,在 9 个 居 群 的 87 个 样本 中 共 发 现 4 种 单 倍 型 HI 一 H4( 表 3, 图 2) ,这 些 单 倍 型 的 代 
要 GenBank 数据 库 ( 表 3) , H1 单 倍 型 是 Pop4 居 群 特有 单 倍 型 ,包含 7 个 样本 ;H2 单 倍 型 分 布 
在 Pop3 和 Pop8 两 个 居 群 , 共 16 个 样本 ;H3 是 分 布 最 广泛 且 最 丰富 的 单 倍 型 ,分 布 在 5 个 居 群 (Popl 、Pop2、 
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Pop5 Pop? 和 Pop9) , 共 48 个 样本 , 占 采 样 总 数 的 55.1796; H4 单 倍 型 出 现在 Pop3 和 Pop6 这 两 个 居 群 ,分 别 
包括 7 个 和 9 个 样本 ( 表 3)。 


R2 唐 古 特大 黄 4 个 单 倍 型 变异 位 点 信息 


Table 2 Information for the variations sites of the four haplotypes in R. tanguticum 


bond 4 77 125 186 204 205 208 211—213 214—220 270—279 316 479 485 488 533 639 660 677 694 742 771 780 86% 
H1 A — C T A T T AT = TATATAATAA T — C T C — A - — G C T/N 
H2 T T A T T T A = = = G C C A T T T T A G Af- € 
H3 T T A T T T A AT TTTTATT = G C C A T T T T A G A "& € 
H4 A T A A T A A AT TTTTATT = T — — A T T T T A AC ~ C 

表 3 各 居 群 的 单 倍 型 分 布 数目 
Table 3 Haplotype distribution in the nine Populations 
单 倍 型 居 群 编号 Population No. GenBank 
Haplotype Popl Pop2 Pop3 Pop4 Pop5 Pop6 Pop7 Pop8 Pop9 accession numbers 
HI — — — 7 — = = 一 d KX610838 
H2 — — 1 — — — m 15 P KX610841 
H3 13 9 = = 14 = 8 - 4 KX610840 
H4 = = 7 = = 9 z = = KX610839 
Network 单 倍 型 网 络 图 显示 ,4 个 单 倍 型 组 成 了 星 Hl 


型 遗传 结构 (图 2) 。 单 倍 型 H1、H2 和 HA 在 网 络 的 边 
缘 , 表 明 可 能 是 新 近 发 生 的 单 倍 型 ; H3 单 倍 型 和 3 P 
失 的 单 倍 型 在 星 型 网 络 中 心 H. H3 单 倍 型 出 现 的 频率 
最 高 ,推测 为 祖先 单 倍 型 。 
2.22 ”遗传 多 样 性 分 析 
f DnaSP 分 析 显 示 , 物 种 水 平 上 , 单 倍 型 多 样 性 Hd md 
C 为 0.6218, 核 并 酸 多 样 性 指数 pi 3 0,0049;9 个 居 群 的 “ 亚 ” B 
C 单 倍 型 多 样 性 (Hd) 范围 在 005 之 间 , 核 苷 酸 多 样 图 2 NETWORK 单 信 型 网 络 图 
^ 性 (Pi) 在 0 一 0.0026 Z^[H] Horp, Pop3 居 群 含有 H2 和 Fig-2 Haplotype relationship constructed by the software 
HA 两 种 单 倍 型 ,其 单 倍 澳 多 样 件 和 核 车 酸 多 样 性 最 高 
(Hd «0.25, Pi - 0.0028) , 商 其 他 8 个 届 群 因 只 有 一 个 单 a 代表 缺失 的 单 
倍 型 ( 表 3 ) , 居 群 单 倍 型 多 样 性 和 核 苷 酸 多 样 性 均 为 
0。PERMUT 分析 显示 , 居 群 总 的 遗传 多 样 性 指数 (所 ) 为 0.694, 表 明了 较 高 的 遗传 多 样 性 水 平 ; 居 群 内 遗传 
多 样 性 指数 ( 为 0.028 ,表明 居 群 内 遗传 多 样 性 水 平 较 低 。 
2.3“ 遗 传 结构 分 析 
由 居 群 总 的 遗传 多 样 性 指数 (了 脾 ) 和 居 群 内 遗传 多 样 性 指数 (H) 推算, 居 群 间 遗 传 分 化 较 大 ,4.03% 的 变 
异 发 生 在 居 群 内 ,而 其 余 95.97% 的 遗传 变异 发 生 在 居 群 间 , 居 群 间 分 化 系数 (Gs) 为 0.960, 也 验证 了 上 述 结 
果 。AMOVA mov 间 遗 传 分 化 系数 (Fs ) H 0.9631, 同样 表明 遗传 变异 主要 发 生 在 居 群 间 。DnaSP 
分 析 显 示 Fe EE TRU E AT D (UN. ) 极 小 , 仅 为 0.01, 表 明 不 同居 群 间 存 在 有 限 的 基因 交流 ,这 也 支持 了 PERMUT 
和 AMOVA 的 分 析 结 果 。 
基于 遗传 距离 构建 的 NJ 树 显示 了 3 个 组 (图 3), Pop3 和 Pop6 聚 为 一 组 ,表明 了 相近 的 杂 缘 关系 ; 
Pop7 ,Pop9 , Pop5 ,Popl 和 Pop2 聚 为 一 个 小 分 支 ,又 与 Pop8 聚 为 一 个 较 大 的 分 支 ,表明 相对 较 近 的 亲缘 关系 ; 
Pop4 没有 与 其 他 居 群 聚 在 一 起 ,表明 其 与 其 他 居 群 亲缘 关系 较 远 。 聚 类 分 析 表 明 ,地 理 距 离 较 近 的 居 群 并 未 
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聚 到 一 起 ,说明 地 理 距 离 与 遗传 距离 没有 直接 的 相关 关 Pop7 
系 。Mantel 检测 结果 (r= 0.2461,p = 0.2060) 也 验证 了 Pop9 
这 一点 ,表明 居 群 地 理 距 离 与 遗传 距离 存在 不 显著 的 正 
相关 关系 。 Pop2 
Pop8 
3 讨论 [一 Pop3 
—— Pop6 
34 唐 古 特大 黄 的 遗传 多 样 性 "- ^ 


遗传 多 样 性 降低 被 认为 是 物种 濒危 的 主要 原 
AS 但 是 某 些 研 究 发 现 濒危 物种 也 具有 较 高 的 遗 3 ”基于 遗传 距离 构建 的 唐 古 特大 黄 居 群 聚 类 分 析 图 
传 多 样 性 ,例如 器 票 科 的 毛 黄 芋 Corydalis tomentellat”] Fig3 NJ dendrogram based on genetic: distances of R. 
( Ht - 0.804) 和 伞 形 科 的 珊瑚 菜 Glehnia littoralis ™® (Hy “guticum 
=0.2471) 。 

本 研究 基于 叶绿体 基因 trnS-G 序列 构建 了 9 个 野生 唐 古 特 大 黄 居 群 的 遗传 结构 ,结果 显示 该 物种 具有 较 
高 的 遗传 多 样 性 ,这 一 结果 与 SSR( He - 0.515) ISSR ( He = 0.2689) 和 trnL-E(.Ht 50.632 ) 的 研究 结果 5 一 
致 。 物 种 遗传 多 样 性 应 该 是 长 期 形成 的 遗传 分 化 , 唐 古 特 大 黄 较 高 的 遗传 多 样 性 可 能 与 该 物种 的 进化 史 和 生 
活 史 有 关 。 大 黄 属 物种 分 化 时 间 发 生 在 360 万 一 679.6 714p gii 09" , 唐 吉 特 天 黄 经 历 了 漫长 的 进化 过 程 ,保存 
了 丰富 的 基因 库 ; 且 该 物种 为 多 年 生 草本 植物 ,具有 较 长 的 生活 更 和 复杂 的 异 交 繁育 系统 ,决定 了 该 物种 具有 
较 高 的 基因 扩散 和 交流 能 力 , 确 保 了 较 高 的 遗传 多 样 性 520 。 
3.2 ” 唐 古 特大 黄 遗 传 结构 

唐 古 特大 黄 居 群 间 存在 强烈 的 遗传 分 化 。Buso SEUP GA JJ , 24 Gw>0.25 时 ,表明 居 群 间 存在 极 强 的 遗传 
变异 。 本 研究 中 , 唐 古 特大 黄 居 群 Gs 为 0.960 , 表明 唐 古 特大 黄 居 群 间 存 在 强烈 的 遗传 分 化 ,其 中 95.97% 的 
遗传 分 化 来 源 于 居 群 间 ,4.03% 的 遗传 分 化 来 和 角 居 群 内 。AMOVA 分 析 与 DnaSP .PERMUT 分 析 均 取得 了 一 致 
的 结果 , 均 表明 遗传 分 化 主要 来 自 于 居 群 间 襄 产生 这 种 遗传 结构 的 原因 可 能 与 其 特殊 的 高 山 生 态 环境 有 关 。 
唐 古 特 大 黄 主要 生长 在 青藏 高 原 地 区 4 青藏 高 原 的 高 山 和 深谷 可 能 阻碍 了 花粉 和 种 子 的 传播 ,从 而 降低 了 居 
群 间 的 基因 流 ,导致 居 群 间 遗 传 分 化 如 大 。 唐 古 特大 黄 居 群 间 较 低 的 基因 流 (N,=0.01) 也 证 实 了 这 一 推论 。 
另外 ,在 经 济 利益 的 驱使 下 ,人 类 对 唐 古 特大 黄 野 生 资 源 过 度 采 挖 ,也 可 能 导致 部 分 居 群 消失 ,造成 某 些 等 位 
基因 的 缺失 ,打破 了 居 群 间 笑 续 的 基因 交流 ,最 终 导致 居 群 遗传 分 化 加 剧 。 单 倍 型 网 络 图 分 析 结 果 验 证 了 这 
一 点 ,4 个 单 倍 型 的 简约 网 络 图 并 未 确定 所 有 祖 源 单 倍 型 ,而 是 表明 存在 3 个 缺失 的 古老 单 倍 型 。 

聚 类 分 析 结 果 表 明 ,9 丫 居 群 分 为 3 组 , 居 群 间 的 遗传 距离 与 地 理 距离 无 显著 的 正 相 关 关 系 , 地 理 相距 较 
近 的 居 群 并 没有 聚 到 一 起 ,如 西藏 地 区 的 居 群 4 和 居 群 9 以 及 青海 地 区 的 6 个 居 群 分 别 聚 到 不 同 的 分 支 (图 
3) ,推测 现存 居 群 可 能 起 源 于 不 同 的 冰期 避难 所 ,支持 唐 古 特 大 黄 经 历 了 冰期 的 退缩 和 间 冰 期 的 扩张 ,在 间 
冰期 扩张 过 程 电 发 生 了 遗传 漂 变 ,部 分 单 倍 型 丢失 , 居 群 保留 下 来 的 单 倍 型 由 于 来 源 不 同 , 造 成 居 群 间 的 遗传 
分 化 较 大 。 计 憾 的 是 根据 本 研究 结果 , 尚 无 法 得 知 唐 古 特 大 黄 的 避难 所 所 在 ,增加 数据 量 对 该 植物 开展 分 子 
亲缘 地 理学 研究 ,可 能 会 更 好 地 揭示 青藏 高 原 地 区 第 四 纪 冰 期 以 来 该 植物 居 群 变化 的 历史 过 程 。 
33， 唐 古 特大 黄 遗 传 多 样 性 保护 

遗传 变异 是 物种 进化 和 发 展 的 基础 ,因此 居 群 遗传 多 样 性 的 保护 是 濒危 物种 保护 的 基本 要 求 。Hamrick 
和 Bhagwat 等 指出 , 若 某 一 居 群 遗传 多 样 性 占 总 遗传 多 样 性 比例 达到 99% , 则 建议 该 居 群 单独 保护 以 维持 其 
des B) RETE" ,否则 应 当 对 所 有 居 群 加 以 保护 。 基 于 以 上 调查 结果 ,发 现 9 个 居 群 中 遗传 多 样 性 最 高 的 
为 Pop3(Hd=0.25,Pi=0.0026) , 占 总 遗传 多 样 性 比例 为 53.06% ,未 达到 单独 保护 的 标准 。 另 外 , 唐 古 特 大 黄 
遗传 多 样 性 主要 存在 于 居 群 间 (Cvw 70.960 , F.,.— 0.9631) ,而 居 群 内 的 遗传 多 样 性 较 低 ( Hs =0.028) , 居 群 呈 片 
段 化 存在 , 居 群 间 的 基因 交流 受阻 (N,=0.01) ,这 种 格局 极 易 造成 居 群 的 退化 其 至 灭绝 。 综 合 以 上 因素 ,提出 
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如 下 建议 :1) 对 唐 古 特大 黄 所 有 野生 居 群 进行 就 地 保护 ,包括 一 些 遗 传 多 样 性 程度 不 高 ,但 拥有 特殊 等 位 基 
因 的 种 群 ,维持 居 群 数量 ,确保 居 群 间 的 基因 交流 ,维持 物种 的 进化 潜力 ;为 了 避免 遗传 多 样 性 高 的 小 居 群 走 
向 灭绝 ,如 果 就 地 保护 不 利 的 情况 下 建议 迁 地 保护 ;2) 采 集 和 保存 种 子 建立 种 质 资源 库 , 开 展 异 地 繁育 等 保 
护 措 施 。 以 上 这 些 保 护 策略 将 有 利于 增加 唐 古 特大 黄 居 群 数量 ,并 逐步 扩大 其 分 布 范围 。 


4 结论 


HK 


Wi 


本 研究 基于 叶绿体 基因 片段 trnS-G 的 序列 变异 对 9 个 唐 古 特 大 黄 野生 居 和 群 的 遗传 结构 进行 了 分 析 , 结 
果 表 明 该 物种 具有 较 高 的 遗传 多 样 性 ,遗传 分 化 主要 来 自 于 居 群 间 , 居 和 群 间 的 基因 流 较 低 。 产 生 这 种 遗传 结 
构 的 原因 可 能 与 唐 古 特大 黄 特 殊 的 高 山 生境 和 人 类 活动 的 干扰 有 关 。 为 保护 唐 古 特大 黄 的 遗传 多 样 性 ,建议 
对 其 所 有 的 野生 居 群 进行 就 地 保护 ,并 采集 和 保存 种 子 建立 异地 种 质 资源 库 , 开 展 异地 繁育 等 保护 里 作 。 
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